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细菌延伸因子 Tu (elongation factor Tu, EF-Tu)是一种高丰度蛋白，在蛋白质
生物合成的延伸过程中起到了关键性的作用。近年来，EF-Tu却是作为一种新发






料，发现了内膜蛋白 MdtE、外膜蛋白 OmpF 和具有 4 个跨膜片段的外膜蛋白
OmpA与浆蛋白 EF-Tu之间存在着蛋白质相互作用，形成了 1个多蛋白复合体，





MdtE，而以 EF-Tu、OmpA和 OmpF 蛋白复合体形式分泌至胞外。最后，对 EF-Tu
多蛋白复合体与人单核/巨噬细胞结合情况进行了研究，发现 EF-Tu、OmpA 和
OmpF 仍然以一个多蛋白复合体的形式和细胞发生了相互作用，其中 EF-Tu 和























Elongation factor Tu (EF-Tu), one of the most abundant proteins in Escherichia 
coli, is a guanine nucleotide-binding protein that plays a key role in protein synthesis. 
It is highly conserved in all bacteria and located in cytoplasm.  Recently, it has been 
reported as a new pathogen-associated molecular pattern (PAMP) molecule in 
Arabidopsis plants.   However, information regarding to how the protein moved from 
cytoplasm to the environment and recognized by host cells is not available. . 
With the use of Ni-NTA and Mass spectrum methods, a multiple protein 
complex, named EF-Tu multiple protein complex, was determinate.  This complex 
consisted of OmpA, OmpF, MdtE, and EF-Tu in cell membrane, respectively, being a 
multi-pass membrane protein with four out membrane domains, an outer membrane 
protein; an inner membrane protein and a soluble protein in Escherichia coli.  
Furthermore, the result was confirmed by Western blotting, Far-western blotting and 
CO-IP, indicating the full structure of EF-Tu multiple protein complex.  Furthermore, 
three forms of protein-protein interactions, EF-Tu·OmpA， OmpF·OmpA and 
MdtE·OmpA, were characterized in cytoplasm for this multi-component complex.  
In secretome, this complex included OmpA, OmpF and EF-Tu, suggesting that MdtE 
was not companied with the other three proteins out of the cell.  Importantly, the 
EF-Tu multiple protein complex in secretome was the components bound with human 
monocytic/macrophage cells, in which OmpA and EF-Tu could directly interacted 
with the host cells.  This indicates that OmpA and OmpF play an important role in 
reorganization of EF-Tu by host cells and their further immune responses. 
In summary, EF-Tu multiple proteins complex was reported for the first time in 
present study.  Furthermore, the diverse structures and functions of this complex 
associated with its locations of cytoplasm, cell membrane and secretive proteins were 
characterized.  Our findings highlight the mechanism of EF-Tu out of the cells and 
are helpful in an understanding of EFTu-PAMPs 
 






















见的志贺氏痢疾杆菌（Shigella dysenteriae）等。  
许多革兰氏阴性菌造成的危害性是巨大的，历史上爆发的许多大规模的全球性
传染病的病原体都是革兰氏阴性菌。 例如，引起烈性传染病鼠疫的病原菌鼠疫杆菌
（Yersinia pestis），其传染性强, 病死率高, 曾给人类造成极大的危害[1]。 历史上曾
有 3 次世界性大流行, 第 1 次在公元 6 世纪, 首先发生在地中海附近地区, 流行几
乎遍及所有国家, 持续 50 年, 死亡 1 亿人口。第 2 次发生于 14 世纪, 蔓延了整个
欧洲，当时称之为"黑死病", 波及亚洲和非洲北部,死亡约 4000 万人。第 3 次大流
行期间, 流行于我国东北各省、内蒙古、沿海等地, 死亡共达 10 万人[2]。  
又如已有 180 多年流行历史的烈性肠道传染病霍乱，是由霍乱弧菌（Vibrio 
cholerae）引起的[3]。自 1817 年到 1923 年发生 6 次古典型霍乱的大流行，全世界死
亡人数均超过千万。每次大流行都波及我国，第 6次大流行后到 1949 年，每年均有
流行，仅 1932 年据称就有 2000 万人感染，死亡 40 万人。1961 年开始的埃尔托霍乱
第 7 次世界大流行，起自印度尼西亚，后波及五大洲的 100 多个国家和地区，历时
30 多年仍未得到有效控制，给世界生命和财产造成严重损失。并且，霍乱并没有随
着卫生等生活环境的改善而消失[4]，它的流行特点是爆发式的，开始在数个不同地点
同时发生，迅速传播流行可累及许多国家并持续多年。1992 年霍乱的第 8 次世界性
大流行中[5]，O139 霍乱弧菌引起的新型霍乱席卷印度和孟加拉国的某些地区，至 1993




















越来越频繁[7]，当地SCMD的发病率每年维持在大约 0.5/10 万。 同样是革兰氏阴性的
沙门氏菌属Salmonella meningitis也成为发展中国家的细菌性脑膜炎的最主要致病菌










































抗原识别机制， 与获得性免疫一样能够正确区分 “自己”和 “非己”， 并且进一
步调控获得性免疫。十几年前， 免疫学家 Janeway  前瞻性地提出了模式识别理论，
认为机体存在模式识别受体(Pattern recognition receptor ,PRR）特异地识别病原微生











表 1 TLRs的主要配体及其来源[18, 19]
受体 配体 配体来源 
TLR 1 三脂酰脂肽  细菌,分枝杆菌 
TLR 2  肽聚糖 革兰氏阳性菌 
 胞壁酸 革兰氏阳性菌 
 非典型的脂多糖  革兰氏阴性菌 
 糖肌醇磷脂  锥形虫 
 脂蛋白 分枝杆菌 
 酵母多糖 真菌 
 热休克蛋白 70 宿主 
TLR 3  双链 RNA 病毒 
 Poly Ⅰ: C 合成化合物 
TLR 4 LPS 革兰氏阴性菌 















 F蛋白 呼吸道合胞病毒 
 热休克蛋白 60 宿主 
 热休克蛋白 70 宿主 
 透明质酸的寡糖 宿主 
 硫酸肝素的多糖成分 宿主 
 纤粘连蛋白 宿主 
 纤维蛋白原 宿主 
TLR 5 鞭毛 细菌 
TLR 6 二脂酰脂肽 支原体 
 胞壁酸 革兰氏阳性菌 
 酵母多糖 真菌 
TLR 7 咪唑并喹啉  合成化合物 
 洛索立宾 合成化合物 
 单链 RNA 病毒 
TLR 8 咪唑并喹啉 合成化合物 
 单链 RNA 病毒 
TLR 9 CpG-DNA 细菌或病毒 
TLR 10 未知 未知 
TLR 11(小鼠)          尿路致病菌来源蛋白 尿路致病菌 
 肌 动 蛋 白 抑 制 蛋 白
profilin 样蛋白 
寄生虫 
TLR 12(小鼠) 未知 未知 













































Zipfel 等在进一步的研究中找到了拟南芥中EF-Tu的受体蛋白（receptor kinase 


































Fig 1-1. Schematic representation of the E. coli envelope structure. Note that the 
outer membrane is an asymmetrical bilayer containing LPS in the outer leaflet and 


























































Degree papers are in the “Xiamen University Electronic Theses and Dissertations Database”. Full
texts are available in the following ways: 
1. If your library is a CALIS member libraries, please log on http://etd.calis.edu.cn/ and submit
requests online, or consult the interlibrary loan department in your library. 
2. For users of non-CALIS member libraries, please mail to etd@xmu.edu.cn for delivery details.
厦
门
大
学
博
硕
士
论
文
摘
要
库
